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１． 研究課題 

私達の身の回りに生息する微生物からは、産業用酵素・抗菌薬・抗がん剤・免疫抑制剤など

の産業的・臨床的価値のある物質が発見されてきた。環境から単離されてきた微生物培養株

は、微生物研究の基礎・産業への応用を担う重要な資源である。しかしながら現在、伝統的な

微生物培養株を供給源とした生理活性物質の発見数が減少し、新規抗菌薬の開発などが進み

にくい状況になっている。有用酵素や薬剤候補物等の供給を継続的に担保するためには、未

だ分析されていない未培養微生物を探索する必要がある。 

そこで本研究では、新規有用物質の探索と評価を効率的に循環させるための、生物情報資

源利用プラットフォームを開発することを目的とする。本研究で開発する 1 細胞解析・合成

生物学・バイオインフォマティクス技術群の統合により、「環境微生物群集から新規・有用種

の存在・特性を検知し、そのデジタルゲノムデータを参照して理解・活用につなぐ」という研

究プロセスを自在に設計し、次世代のバイオモノづくりに向けた情報・技術基盤を構築する。 

 

２． 主な研究成果 

今年度は、１細胞から完全長のゲノムを取得するプロトコル(学術論文 1)を開発し(Fig.１)、ヒ

ト腸内細菌から複数の完全長ゲノムを獲得できることを実証した。 

 

Fig.1 腸内細菌から取得した完全長１細胞ゲノムの解析事例 

 

また、外部との共同研究として京都大学のグループと水田土壌細菌・アーキアのゲノム解析(学

術論文 5)を報告した。これは世界で初めて、イネの根圏微生物叢のゲノム情報を 1 細胞レベルで

網羅的に明らかにしたものである ( 京都大学プレスリリース https://www.kyoto-

u.ac.jp/ja/research-news/2022-11-09-0)。このほか、国際連携として、サウジアラビア KAUST の
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グループと紅海周辺の海水・海泥・土漠中の細菌・アーキアのゲノム解析事例(学術論文 7)やスイ

ス ETH のグループとのシングルセルゲノム解析とラマン分光を組み合わせた環境微生物解析(学

術論文 12)を論文報告した。 

この他、2022 年より JST 創発型研究開発事業のプロジェクトがスタートした。修士学生２名

が本研究には参画し、現在論文が１件受理済み 2023 年公開、もう１件が審査中の状況である。具

体的には、当初計画にあるようなシングルセルゲノムライブラリに基づく物質精算プラットフォ

ームの開発や微生物制御技術への活用を進めており、未培養微生物のゲノムから微生物制御に関

する酵素遺伝子を探索し、人工発現することで特定の微生物の標識や単離に活用できる分子開発

を行った。本研究の初期段階として、収集した未培養微生物ゲノムから、細菌に感染するウイル

ス(ファージ)に由来し細菌ゲノムに挿入された外来遺伝子を探索した。このファージ遺伝子には、

感染宿主細菌を認識する特異的な分子がコードされている。この細菌認識分子を人工的に活用す

れば、多様な微生物が存在する試料から、標的の細菌を戦略的に検出したり単離したりすること

が可能になると考えた。これまでに、ヒト口腔内細菌のゲノムを収集し、レンサ球菌の一部の種

を特異的に標識するファージ分子を複数種獲得することに成功した。実際に、唾液からレンサ球

菌を検出し単離培養できることを実証した。その他、本開発に続いて微生物を対象とした 1 細胞

トランスクリプトーム解析の開発も進め、学外研究者との共同研究を複数進めている。これまで

進めてきた生体組織を対象とした遺伝子発現解析技術の応用についても複数の学術論文を報告し

た。以上より、本年度の研究計画は予定通り進行し、成果が得られている。 
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4.4 受賞・表彰 

2022 年 9 月経済産業大臣賞 大学発ベンチャー表彰 2022 

 

4.5 学会および社会的活動 

日本生物工学会 代議員 

日本化学会バイオテクノロジー部会 役員 

 

５． 研究活動の課題と展望  

ゲノムデータからバイオインフォマティクス技術を用いて、産業用途が想定される酵素を網

羅的に探索し、それらをライブラリから選抜、PCRで増幅して異種で組み換え発現するという

一連の物質生産プロセスを立ち上げた。現在本格活動を行うため、遺伝子組換え実験室を整

備中である。今後は、構成員を増やし研究を強力に推進する。 

 


